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BIOINFORMÁTICA 
Miquel Barceló 
  
 Hace ya varios meses, tuve la oportunidad de asistir al llamado Forum del Siglo XXI: 
Ciencia, tecnología y empresa, una reunión científica en torno a las tecnologías más en boga 
actualmente. Junto a la informática se habló también de las aplicaciones de todo tipo de la 
biología molecular o, más propiamente, las biotecnologías. Organizado por diversas 
universidades catalanas con el soporte empresarial correspondiente, el Forum resultó del mayor 
interés. 
 Aunque, en cierta manera, yo hice trampa. En lugar de acudir a todas las sesiones sobre 
infotecnología como me correspondía por mi especialización, me entretuve echando una ojeada a 
ese mundo tan prometedor de la biotecnología. Entre las maravillas sin cuento que se prometían 
para un futuro más o menos cercano (todas las tecnologías en auge presentan visiones en cierta 
forma paradisíacas del futuro que van a propiciar), lo cierto es que me sorprendió el gran énfasis 
que pusieron diversos ponentes del ámbito biotecnológico en afirmar la necesidad ineludible de 
una bioinformática especializada al servicio de las muchas necesidades de proceso y 
almacenamiento de datos de las biotecnologías. La gram mayoría estaba de acuerdo en la 
importancia de lo que muchos especialistas llamaban la "biocomputación". 
 Coincide ello con el campo de trabajo en que se está especializando algún compañero de 
mi departamento en la Universidad Politécnica de Cataluña. En concreto, Xavier Messeguer hace 
ya tiempo que se dedica a ese complejo y dilatado ámbito de la bioinformática y, además, 
estimula entre sus estudiantes la realización de proyectos final de carrera orientados a esta nueva 
modalidad del uso de la informática. Siendo como soy miembro de la comisión que decide las 
matrículas de honor de los proyectos final de carrera de la Facultad de Informática de Barcelona, 
cada cuatrimestre debo revisar la trentena de proyectos que los tribunales correspondientes 
proponen para obtener esa máxima calificación. Por ello, en el mes de julio, tuve la oportunidad 
de conocer el proyecto de Enrique Blanco sobre "Diseño de aplicaciones paralelas para la 
predicción de elementos génicos" dirigido por Messeguer. Además de obtener la codiciada 
matrícula de honor, debo decir que el de Blanco fue uno de los pocos proyectos que motivaron 
extraordinariamente mi interés y que leí completo, después, con detenimiento y satisfacción. De 
entre las muchas informaciones que el proyecto de Blanco detalla en su dilatada introducción, 
obtuve, además, una visión de conjunto de las muchas posibilidades de esa nueva bioinformática 
de tan prometedor futuro.  
 Si tradicionalmente las biotecnologías se subdividen en dos amplios campos, la genómica 
y la proteómica, en la actualidad todavía domina el aspecto genómico, al menos, por lo que yo 
conozco, en el ámbito de las aplicaciones bioinformáticas. De ese aspecto de la bioinformática 
trataremos aquí. 
 La genómica suele dividirse en tres campos: la genómica estructural que busca los 
diferentes elementos que conforman la estructura de los genes a lo largo de un fragmento de 
ADN como se ha hecho en el proyecto Genoma Humano; la genómica funcional que pretende 
averiguar la funcionalidad de un gen a través de la proteína que el gen codifica (siendo, 
evidentemente, el proteoma el conjunto de las diferentes proteínas de un organismo y proteómica 
su estudio); y la farmacogenómica que, conocido un conjunto de proteínas cuya función es ya 
conocida, intenta producir fármacos especializados basados en estas proteínas. 
 Tal y como sintetiza Blanco en las páginas introductorias de su proyecto final de carrera, 
el genoma humano con una longitud de 3000 millones de bases ha exigido una secuenciación 
automática que no podía hacerse con las herramientas informáticas tradicionales dando lugar al 
nacimiento de la bioinformática. En general, aun cuando no existe una definición única de la 
bioinformática podría decirse que se trata del, "desarrollo y la aplicación de métodos 
computacionales para el almacenamiento y procesado de datos producidos por la secuenciación 
de genomas, así como para el análisis e interpretación de los mismos, permitiendo la generación 
de predicciones e hipotesis validables por un investigador". 
 Hay diversas posibilidades para la bioinformática, aunque la más evidente es el llamado 
análisis de secuencias que intenta localizar dentro de una secuencia de nucleótidos o 
aminoácidos, una serie de elementos que den forma a las diferentes estructuras ocultas dentro de 
la secuencia y permitan determinar una serie de patrones de discriminación e identificación. 
 Junto al análisis de secuencias, la bioinformática incluiría también la predicción y 
anotación de genomas; la predicción estructural de biomoléculas; la sintenia (o comparación de 
regiones genómicas de dos especies diferentes); la secuenciación genómica a gran escala; los 
chips de ADN; las bases de datos bioinformáticas como GenBank, EMBL, SwissProt, PIR, PDB, 
etc,; y otras varias posibilidades más. 
 En definitiva, al menos desde la óptica de un no especialista como yo, parece que las 
biotecnologías van a requerir también de la informática en alto grado. En eso, por lo menos, no 
parecen distintas de tantas y tantas tecnologías y/o actividades humanas en las que se asenta la 
universalidad del uso de la informática. Más trabajo... 
 
 
